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Figure S1. Estimated Tree for ADRB2 Gene Derived by GENETREE Analysis

Mutations are represented as black dots and named for their physical position along gene region.
Mutation numbering does not correspond to the one shown in table S1 since, as reported in the text, 16
SNPs were removed as they violated the infinite site model. The absolute frequency of each haplotype
is also reported.
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Table S1. Estimated Haplotypes for ADRB2 Gene Region

YRILTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
YRIZTCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRIBSTCCACACTCATTATCCAGCGCTTATATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
YRIATCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRISTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
YRIGTCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRITTCGGCATACCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRIBTCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRIOTCCACCCTCATTATCCAGCGCTTAGATCAGCGCTCCGAGGCGTAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
YRIWOTCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRILITCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTAGCCGGT
YRIIZTCGGCATATCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRIIBTCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRIATCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRIIBTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCLCCCGTTGGCCCGGT
YRILGTCGGCATACCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACAGCCTTAGCCGGT
YRIITTTCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRIIBTCGGCATACCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRIIOTCGGCATACCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRI2Z0TCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRI2ZZITCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
YRIZ2TCGACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGGGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
YRI2ZZTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCAAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
YRIZZATCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRI2Z5TCCACACTCATTATCCAGCACTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCCGTTGGCCCGGT
YRIZ6TCGGCATACCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRI2ZTTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
YRIZ2TCGGCATACCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTGGCCGGT
YRIZTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCTGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRIBOTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCTGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRIBLITCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRIB2ZTCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRIBBTCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRIBATCGGCATACCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACAGCCTTAGCCGGT
YRIBSTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
YRIBGTCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRIBSTTCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRIBBTCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRIBOTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
YRIAOTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
YRI4ITCGGCATACCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
YRI42TCGGCATACCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACTCTTAGCCGGT
YRIABTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCCTTAGCCGGT
YRI44TCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCTGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRISTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRIAGTCGGCATACCTTGCTCTGCGCTTGGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
YRI47TTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTTCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
YRI4BTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCTGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EUITCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCCTTAGCCGGT
EU2TCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCCTTAGCCGGT
EUBTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EU4ATCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EUSTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EUBTCGACACTCATTATCCAGTGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCLCCGGT
EU7TTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EUBTCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EU9TCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EUIOTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCTGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EUILITCGGCATACCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EUI2TCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EUIBTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EUI4TCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCLCCCGTTGGCCGGT
EUISTCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EUIGTCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGCGCAGCGCGCCCCGTTGACCGGT
EU17TTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EUIBTCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
EUIOTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTAGCCGGT
EU20TCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EU21TCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGTGCAGCGGGCCCCGTTAGCCGGT
EU22TCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACCCCCTTAGCCGGT
EU23TCGGCATACCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
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EU24TCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCCTTAGCCGGT
EU25TCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EU26TCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EU27TTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCLCCCGTTGGCCGGT
EU28TCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EU29TCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EUBOTCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EU3ITCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCCTTAGCCGGT
EU32TCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EU33TCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACCCCCTTAGCCGGT
EUBTCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EUBSTCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EUBBTCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
EU37TTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EU3BTCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EU39OTCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EU4O0TCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
EU41TCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACCCCCTTAGCCGGT
EU42TCGGCATACCTTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTGGCCGGT
EU43TCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EU4TCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EU4STCGGCATACCCTACTCAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EU46TCGGCATACCTTACTCTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EASITCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCCTTAGCCGGT
EAS2CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS3TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EAS4ATCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EAS5TCCATACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EAS6TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EASTCCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EASB8CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EASOTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCCTTAGCCGGT
EASI0CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EASIITCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EAS12CCGGTATACCCTACTTAGCGTTTGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EASI3TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EASI4CCGGTATACCCTACTTAGCGTTTGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EASISTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EASI6TTCATACTCATTATCCAACGCTTAGATCGGCGCTCCGAGGCGCAACGGGCCCCGTTGGCCGGT
EAS1I7TTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EASI8CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EASI9TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
EAS20CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGGCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS2ITCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EAS22CCGGTATACCCTACTTAGCGTTTGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS23TCCATACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
EAS24ATCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EAS25CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS26CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS2TTCCATACTCATTATCCAGCGCTTAGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
EAS28CCGGTATACCCTACTTAGCGTTTGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS29TTCATACTCATTATCCAACGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCLCCCCGTTGGCCCGGT
EAS30TTCATACTCATTATCCAACGCTTAGATCGGCGCCCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
EAS3ITCCATACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
EAS32TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EAS33TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EAS34CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGGCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS35CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS36CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS37TTCCATACTCATTATCCAACGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCGTTGGCCGGT
EAS38CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS39TCCATACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
EAS40CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS41TCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EAS42TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EAS43TCCATACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
EAS4TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
EAS45CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS46CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS47TCCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS48CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS49CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGGCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
EAS50CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGGCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
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NSA1ITCCATACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
NSA2TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSABTCCATACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
NSAATCCATACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
NSASTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA6TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA7TTCCATACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
NSABCCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA9OTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSAIOTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSAILITCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA12CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSAIBTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSAATCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSAISTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA16CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA17TTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSAI8TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSAI9OTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA20CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA21TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA22TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA23TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA24TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA25TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA26CCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA27TTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
NSA28CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA29TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
NSA30CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA3LITCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
NSA32CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA33TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA3B4CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA3BSTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
NSA3B6TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
NSA37TTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA38CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA39CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA40CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA41TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA42CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA43TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
NSA4CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA45CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA46CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
NSA47TTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCCTTAGCCGGT
NSA48TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUALTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGGCGCTCCGAGGCGCAGCGGGCCCCGTTGGCCGGT
AUA2CCGGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
AUA3BTCCATACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTAGCCGGT
AUAATCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUASTCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUAGBGTCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUATTCCGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUABCCCGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
AUAITCCGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUAIOTCCGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUALLITCCGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUA12TCCGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUAILBTCCGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUAI4CCCGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
AUALSTCCGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUAI6CCCGTATACCCTACTTAGCGTTAGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
AUALTTCCGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUAIBTCCGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUAIOTCCGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCCTTAGCCGGT
AUA20TCCGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUA21ITCCACACTCATTATCCAGCGCTTAGATCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCGTTGGCCGGT
AUA22CCGGTATACCCTACTTAGCGTTTGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
AUA23TCGGTATACCTTACTTTGCGCTTGGGTCACCGCTCCGAGGTGTAACGCGCCCCGTTGGCCGGT
AUA24CCGGTATACCCTACTTAGCGTTTGGGTCGCCGCTCCGAGGTGTAGCGCACACCCTTAGCCGGT
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Each row shows population code, haplotype ID and alleles for each chromosome. SNP positions refer
to DQ09484 GenBank accession annotation and are as follow:

121 403 493 626 761 912 929 933 956 969 1061 1272 1526 1587 1833 1946 2402 2434 2482 2567
2689 2722 2791 2877 2937 3197 3381 3521 3566 3752 3814 3815 3816 3853 3918 3943 3958 3985
3990 4145 4173 4197 4200 4263 4265 4285 4297 4298 4471 4710 4742 4878 5059 5272 5389 5398
5458 5626 5836 5839 5877 5922 5999



AJHG, Volume 19
Table S2. Estimated Haplotypes for ADRB3 Gene

YRILIGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCATCTCGG
YRI2ZGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRIBGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRIAGGGAGGAGGATTCGAGCCGGGCCCCGCTGATTTTTCTCGG
YRISGGGAGGAGGATCCGAGCCGAGCCCCGCTGACCTTTCTCGG
YRIGAGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRITGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRIBGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCAGCTGATTCTTCTCGG
YRIOGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRIIOGGGAGGAGGATCCGAGCCGAGCCCCGCTGACCTTTCTCGG
YRIIIGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGA
YRIIZAGCAGGAGCATCCGAGCCGGGCTCCGCTGACTTTTCTCGG
YRII3SGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRIIAGGGAGGAGGATTCGAGCCGGGCCCCGCTGATTTTTCTCGG
YRIISGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRIIGGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCACGCTGATTCTTCTCGG
YRILTTGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCTCCGCAGACTTTTCTCGG
YRIIBGGGAGGAGGATTCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRII9OGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRIZOAGGAGGAGCATCCGAGCCGGGCTCCGCTGACTTTTCTCGG
YRI2ZLGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRI2Z2GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTTATTCTTCTTGG
YRI2ZZGGGAGGAGGACCCTAGCCGGCCCCCGCTTACCCTTCTCGG
YRI2Z4GAGAGGAGGACCCTAGCTGGCCCCCGCTGTCCTTTCTCGG
YRIZ5GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRI2Z6GGGAGGAGGATCTGAGCCGGGCCCAGCTGACTCTCCTCGG
YRI2ZTGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRI2Z8GGGAGGAGGACCCTAGCCGGCCCCCGCTGTCCTTTCTCGG
YRIZ9GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCAGCTGATTCTTCTCGG
YRISOGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCTCCGCAGACTTTTCTCGG
YRIB1IGGGAAGAGGACCCTGGCCGGCCCCCGCAGACCTTTCTCGG
YRI2ZGGGTGGAGGATCCGAGCCGGGCTCCGCAGACTTTTTTCGG
YRIBBGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRIB4GGGAGGAGGATCCGACCCAGGCTCCATTGACTTTTCCCGG
YRIB5GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRIB6GGGTGGAGGATCCGAGCCGGGCTCCGCAGACTTTTTTCGG
YRIBSZTGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRIBBGGGAGGAGGGTCCGACCCGGGCTCCGCTGACTTTTCCCGG
YRIBOGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRIAOGGGAGGAGGACCCTAGCCGGCCCCCGCTTACCCTTCTCGG
YRI41IGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRI&2GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCAGCTGATTCTTCTCGG
YRIA3GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRI44GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRIASGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRI46GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCAGCTGATTCTTCTCGG
YRI4TGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
YRI4GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUIGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU2GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUSGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU4AGGGAGGAGGACCCTAGCCGGCCCCCGCTGTCCTTTCTCGG
EUSGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUBGGGAGGAGGATCCGAGTCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU7TGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUBGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
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EU9GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG

EUIOGGGAGGAGGATCCGAGTCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUI1IGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUI2GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUIBSGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUI4GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUISGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUI6GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU17TGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUIBGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUI9GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU20GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU21GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU22GGGAGAGGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU23GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU24GGGAGGAGGACCCTAGCCGGCCCCCGCTGTCCTTTCTCGG
EU25GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU26GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU27TGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU28GGGAGGAGGACCCTAGCCGGCCCCCGCTGTCCTTTCTCGG
EU29GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUB0OGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU31GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU32GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU33GGGAGGAGGATCCGAGTCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU3dGGGAGGAGGACCCTAGCCGGCCCCCGCTGTCCTTTCTCGG
EU3BSGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUB6GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCAG
EU37TGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU3BGGGAGGAGGATCCGAGTCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU3OGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EUAOGGGAGGAAGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU41GGGAGGAGGACCCTAGCCGGCCCCCGCTGTCCTTTCTCGG
EU42GGGAGGAGGACCCTAGCCGGCTCCCGCTGTCCTTTCTCGG
EU43GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU4GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU4SGGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG
EU46GGGAGGAGGATCCGAGCCGGGCCCCGCTGATTCTTCTCGG

Each row shows population code, haplotype ID and alleles for each chromosome. SNP positions refer
to DQ104441 GenBank accession annotation and are as follow:

273 680 1109 1191 2555 2773 2776 3112 3792 3826 4134 5001 5072 5163 5231 5308 5518 5584 5819
6238 6446 6483 6553 6787 6862 6873 7076 7210 7491 7502 7839 8756 9284 9476 9648 10395 10426
10481 10629 10984
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Table S3. Observed to Expected Heterozigosity Values for ADRB2 Gene Region in Five Human
Populations

Population Obs/exp heterozygosity Rank

YRI 0.95 0.25
EU 0.82 0.045
EAS 0.78 0.031
NSA 0.85 n.a.
AUA 1.09 n.a.

For each population the table shows the observed to expected heterozygosity ratio with its percentile
rank calculated from a distribution of 238 5kb regions derived from NIEHS genes. For NSA and AUA
populations these data were not available



